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摘要   近几十年来，SARS 冠状病毒、埃博拉病毒、高致病性禽流感 H7N9 等新发和烈性传

染病接连出现，严重影响人类健康。新发和烈性传染病病原由于没有有效的疫苗和药物，

具有传染性强、传播速度快、传播范围广等特点，现代生物学技术的发展使得这些病原有

可能作为生物武器，威胁我国生物安全。文章分析国内外新发和烈性传染病流行现状，阐

述新发和烈性传染病与生物安全的关系以及可能带来的生物恐怖威胁，探讨新发和烈性传

染病防控研究的前沿技术，提出了我国新发和烈性传染病防控中存在的问题，同时针对武

汉国家生物安全实验室的落成对新发和烈性传染病的防控和生物安全的防护进行了展望。
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新发和烈性传染病指的是新的、刚出现的或呈现抗药性的传染病，其在人群中的发生

在过去 20 年中不断增加或者有迹象表明在将来其发病有增加的可能性，发病率和致死率

比较高，一般没有有效的疫苗和药物。2003 年世界卫生组织（WHO）提出新发传染病是

指由新种或新型病原微生物引起的传染病，以及近年来导致区域性或者国际性公共卫生问

题的传染病。近年来，新发和烈性传染病如严重急性呼吸综合征（Severe Acute Respiratory 

Syndrome，SARS）、高致病性禽流感（H5N1、H7N9）、甲型流感（H1N1）、中东呼吸系

统综合征（MERS）、埃博拉（EBOV）和寨卡热等的出现，不仅对人类社会安全造成严重

危害，同时也考验着世界各国公共卫生系统应对新发和烈性传染病的防控能力。

1	新发和烈性传染病与生物安全 

生物安全是国家安全的重要组成部分，主要指与生物有关的人为或非人为因素对社会、

经济、人民健康及生态环境所产生的真实危害或潜在风险，及对这些危害或风险进行预防和

控制的战略性、综合性措施[1]。新发和烈性传染病传播速度快，传播范围广，无有效的疫苗
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和药物，致死率高，容易导致社会恐慌，影响社会稳定和

经济发展。潜在的生物恐怖使用影响国家安全，引起高度

关注，是生物安全体系建设中的核心内容。

《中华人民共和国传染病防治法》规定的传染病分

为甲类、乙类和丙类，共 39 种[2]。根据病原微生物的传染

性、感染后对个体或者群体的危害程度，将病原微生物分

为四类：第一类病原微生物，是指能够引起人类或者动物

非常严重疾病的微生物，以及我国尚未发现或者已经宣布

消灭的微生物。如口蹄疫病毒、高致病性禽流感病毒、

EBOV、MERS、SARS（图 1） 等。第二类病原微生物，

是指能够引起人类或者动物严重疾病，比较容易直接或者

间接在人与人、动物与人、动物与动物间传播的微生物。

如猪瘟病毒、鸡新城疫病毒、狂犬病病毒等。第一类、第

二类病原微生物统称为高致病性病原微生物。第三类病原

微生物，是指能够引起人类或者动物疾病，但一般情况下

对人、动物或者环境不构成严重危害，传播风险有限，并

且具备有效治疗和预防措施的微生物。如伪狂犬病病毒、

猪繁殖与呼吸综合症病毒、猪细小病毒等。第四类病原微

生物，是指在通常情况下不会引起人类或者动物疾病的微

生物。如杆状病毒，各类昆虫病毒等。

新发和烈性传染病具有传染性强，传播速度快，传

播范围广的特点，近些年呈现明显的上升趋势[3]。由于新

发和烈性传染病大多为人畜共患，病毒在自然宿主内变

异快，人群对新发和烈性病毒普遍缺乏免疫力；社会和

环境的日益改变也给新发和烈性病毒的传播和流行创造

了条件；现代生物学技术的发展使得这些新发和烈性病

毒有可能成为致命的生物武器，因此新发和烈性传染病

的防控是国家生物安全防控的重要组成部分。

2	新发和烈性传染病流行现状

1940  年以来，全球新发传染病种类不断出现，

在 20 世纪 80 年代达到高峰[4]。20 世纪 70 年代中期以来，

全球除少数年份未有报道外，大都以每年一种或以上的速

度出现，如近 10 年以来出现的 SARS、H5N1 高致病性禽

流感、血小板减少伴发热综合征（SFTS）（图 2）、埃博

拉出血热和寨卡热等。综合全球既往新发传染病来看，疾

病高危地区多在拉丁美洲、热带非洲和澳洲。新发传染

性疾病的分布有地域差异，在北纬 30°—60° 和南纬 30°—

40° 的区域内，新发传染性疾病的发生比较集中，最“热

门”地区为美国东北部、欧洲西部、日本和澳洲东南部。

图 1   SARS-L 病毒（中科院武汉病毒所石正丽提供） 图 2   SFTS 病毒（中科院武汉病毒所邓菲提供）
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东亚、印度次大陆、尼日尔三角洲、非洲主要大湖地区

以及拉美部分地区特别容易受到来自野生动物中所出现

疾病的攻击[5]。新发和烈性传染病具有如下特征。

2.1	 新发和烈性传染病发生呈现明显上升态势

1940—2015 年间，全球共发现 335 种感染性疾病[5]。

每年全球至少有 1 700 万人死于感染性疾病，东南亚地

区占 41%，约 700 万人。自 20 世纪 70 年代以来，全球共

出现新发传染病 40 多种，并以约每年新发 1 种的态势发

展，中国共发现 20 多种新发传染病[6]。

2003 年 SARS 疫情在中国大规模暴发，中国大陆共

确诊 5 327 例，死亡 349 人。随后波及 32 个国家和地区，

世界范围内共发病 8 422 例，造成 919 人死亡，病死率

11%[7]。2005 年我国湖南、安徽等 17 个省区市及香港特

区陆续出现 H5N1 禽流感病例[8]。2013 年初，中国暴发了

H7N9 高致病性禽流感，据 WHO 统计，截至 2015 年 2 月

23 日，世界范围内共有 571 人实验室确认感染 H7N9 病

毒，2 1 2  例死亡，中国感染人数为  5 6 8人 [ 9 ]。暴发

于 2009 年 3—7 月的 SFTS 病毒病，共造成约 2 500 人感

染，死亡率为 7.3%，给我国的社会稳定和经济发展造成

极大的影响[10]。

2.2	 新发和烈性传染病病原多为人畜共患

研究发现，在近1 000 种脊椎动物病毒中，有近 300

种对人类致病。其中至少 204 种跨过物种界限从动物传

到人，比例高达 70%。此外这些脊椎动物病毒中任何一

种均有可能成为人类的潜在危害，一旦发生跨种传播，

由于个体和人群缺乏免疫力，通常会出现新发传染病并

暴发流行。我国地域辽阔、地理环境复杂、动植物分布

广泛，为传染病的自然循环提供了宿主、媒介和生态环

境（表 1）。自 1972 年以来共出现近 50 种新发传染病，

其中 50% 以上为病毒病（表 2），而大多数病毒病，包

括新发病毒病，均为跨种传播后自然疫源性疾病，如

SARS、SFTS、H5N1 和 H7N9 等，其病死率均在 30% 以

上，不仅影响了公共健康卫生，而且极大影响了农业和

畜牧业的发展[11, 12]。

表 1   近年出现的人兽共患新发和烈性传染病及其媒介动物

疾病名称 病原体 媒介动物

艾滋病 人免疫缺陷病毒 灵长类动物

SARS 冠状病毒 蝙蝠或者果子狸

禽流感 禽流感病毒 禽类

登革热 登革热病毒 蚊子

埃博拉出血热 埃博拉病毒 灵长类动物

尼帕病 尼帕病毒 狐蝠

莱姆病 伯氏疏螺旋体 蜱

基孔肯亚热 基孔肯亚病毒 蚊子

肾综合征出血热 汉坦病毒 鼠类

寨卡热 寨卡病毒 蚊子

中东呼吸系统综合征 新型冠状病毒 骆驼

2.3	 新发和烈性传染病感染呈现全球性

由于发达的全球贸易和交通，人口及物品快速流

动，社会经济生活迅猛发展，使得人与人之间、人与动物

之间的接触机率和频率明显增加，导致新发和烈性病原体

传播速度快，波及范围广，易造成全球流行。如 2014 年

在西非出现的 EBOV 疫情最大且最复杂，出现的病例和死

亡数字超过了其往次疫情的总和，不仅在非洲地区跨国界

流行，而且通过旅行传播至世界各地[13]。

我国已相继发生基孔肯亚病毒、MERS、H1N1 和

寨卡病毒输入性传播。基孔肯亚热主要流行于非洲和东

南亚地区，2008 年 3 月 4 日，在广州确诊一例病人为中

国内地首例输入性基孔肯亚热病例[14]。2009 年 5 月 11 日

四川成都首现输入性 H1N1 病例，2009 年 5 月 29 — 11月

13日，我国内地 31 个省区市累计报告 65 927 例确诊病

例，死亡 43 例[15]。2012 年 MERS 病毒跨越种属限制，从

骆驼致人感染，迄今已经在 26 个国家发现该病毒感染，

共造成 1 621 例实验室确认感染，584 名患者死亡，死亡

率达 36%，2015 年我国出现一例 MERS 输入病例[16,17]。

2015 年底寨卡病毒在南美洲流行，迄今大约20 个拉丁美洲

和加勒比海地区国家出现寨卡病毒感染病例，2016 年 2 月

我国大陆已经确诊 5 例输入性寨卡病毒感染病例。
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表 2   近几十年全球出现的重要病毒性新发和烈性传染病

疾病名称 病原体
首次发现

年份

寨卡热 寨卡病毒 1947

基孔肯亚热 基孔肯亚病毒 1952

香港流感 甲型H2N3流感病毒 1958

阿根廷出血热 鸠宁病毒 1958

猴痘 猴痘病毒 1958

玻利维亚出血热 马秋博病毒 1958

马尔堡出血热 马尔堡病毒 1967

拉沙热 拉沙病毒 1969

婴幼儿腹泻 轮状病毒 1973

传染性红斑和急性关节病 细小病毒B19 1975

埃博拉出血热 埃博拉病毒 1976

丁型肝炎 丁型肝炎病毒 1977

肾综合征出血热 汉坦病毒 1977

成人T淋巴细胞白血病 人类T淋巴细胞白血病病毒I型 1980

毛细胞白血病 人类T淋巴细胞白血病病毒I型 1982

新型克雅氏病 朊病毒 1982

艾滋病（AIDS） 人免疫缺陷病毒HIV 1983

婴幼儿急疹 人疱疹病毒6型 1986

巴西出血热 萨比亚病毒 1994

高致病性禽流感 禽流感病毒H5N1 1997

脑膜炎或呼吸系统感染 尼帕病毒 1998

病毒性脑炎 西尼罗病毒 1999

重症急性呼吸综合征(SARS) 新型冠状病毒SARS virus 2003

甲型H1N1 流感 新甲型H1N1 流感病毒 2009

发热伴血小板减少综合征 新型布尼亚病毒 2010

重症肺炎
中东呼吸综合征冠状病毒 
MERS-CoV

2012

流感，重症肺炎 人感染H7N9 禽流感病毒 2013

2.4	 人类社会活动对新发和烈性传染病发生的影响

新发和烈性传染病的暴发和流行不仅与微生物自

身进化有关，而且受社会因素和环境因素影响。我国正

处于社会经济快速发展阶段，伴随着经济的发展和对自

然环境的开发与利用，人和动物、自然界的接触机会增

多，感染病毒的机会也在增加，给传染病的发生流行创

造了有利的条件[18]。如 2003 年 SARS 从其自然宿主传播

到人群， H5N1 和 H7N9 从禽类传播到人群，引起疾病的

流行。 

研究人员从事病毒研究活动过程中，操作不慎也可

能会导致新发和烈性传染病的流行。2004 年中国疾病

预防控制中心研究人员在研究中灭活病毒不彻底，导致

实验室研究人员感染，然后通过人群传播，导致多人感

染，1人死亡，而且给当地旅游业造成约 100 亿人民币的

损失[18]。由此可见，实验室的生物安全防护也必不可少。

3	新发和烈性传染病与生物恐怖

现代分子生物学的发展，通过合成生物学、反

向遗传技术使得一些高致病性病毒得以在体外重组拯

救。目前多种烈性病毒已经在体外拯救出重组病毒，

如 EBOV、马尔堡病毒、尼帕病毒和高致病性流感病毒

等。这些技术的发展一方面为病毒学基础研究提供了良

好的工具；另一方面，如果使用不当，则会给人类健

康、环境带来灾害，并可带来生物恐怖的风险。2001 年

美国发生“炭疽信件”事件，造成 5人死亡，多人感染，

在全国范围内引起恐慌，给全世界的生物安全敲响了警

钟[19]。因此，生物恐怖的风险不可忽视，生物恐怖的应

对已成为新时期国家安全的重要组成部分，直接关系到

经济发展、社会稳定、人类健康和国家安全。

4	新发和烈性传染病防控研究的前沿

新发和烈性传染病的防控是生物安全研究领域的主

要内容之一，也是目前传染病研究领域的重点，其主要

研究前沿包括四个方面的内容。

4.1	 反向遗传学研究

利用病毒的基因组，在培养细胞或易感宿主中重新

拯救出活病毒的病毒反向遗传学是现代病毒学的前沿技

术。在缺乏病毒资源的情况下，人工合成病毒复制子、

建立假病毒和感染性克隆体系，通过荧光报告系统进行

疫苗和药物评价。定向修饰病毒的基因组序列，检测被
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拯救的人工改造病毒的表型，可以在体内有效地研究病

毒基因结构、功能和病毒-宿主相互作用。通过对关键基

因的改造，还可能得到减毒毒株，开发新型的疫苗。自

1978 年第一例 RNA 病毒 Qβ 噬菌体的成功拯救以来，多

种 RNA 病毒如 EBOV、马尔堡病毒和流感病毒等的反向

遗传系统已经被建立[20-25]。

4.2	 基础病原学研究

病毒的基础病原学研究如跨种传播机制、病毒的受

体、病毒复制机制、病毒与宿主相互作用、病毒感染与

免疫系统之间的关系等都是病毒学领域研究的热点。我

国由于缺乏高等级生物安全实验室，在新发和烈性病毒

的病原学研究方面一直比较落后。2003 年 SARS 暴发之

后，研究人员开展了大量高致病性病毒的研究工作。如

中科院的科学家在 SARS 冠状病毒的跨种传播与受体方

面取得了良好的进展，揭示了蝙蝠是 SARS 冠状病毒的

天然宿主，获得了国际同行的认可[26,27]。这些基础病原学

的研究，不仅揭示了病毒感染过程中的机理，也为疫苗

和药物的设计提供了新的思路。 

4.3	 检测技术

传统病毒学诊断方法如抗原抗体检测、荧光定量

PCR、病毒的分离与鉴定等，面对自然界中存在的众多

可能的病原体，在检测上都具有通量和时间上的明显限

制。自然界存在的动物病毒，对人类是否致病永远是未

知的和动态的，如果想迅速准确的确定临床不明原因传

染病相关病原体，无论是新发、突发或发热等不明原因

疾病，都需要不断的研究和改进新的方法、技术和设

备。基因组学及生物信息学的发展，使得研究人员可以

在短时间内获得同一样本的所有基因序列信息，寻找感

染的可能病原体，相关方法目前成为病毒本底调查和检

测技术的一个手段。高灵敏度、高特异性、重复性好、

高通量检测病原体的仪器和设备是病原体早期诊断的重

要研究方向和内容。

4.4	 疫苗和药物

疫苗和药物是应对新发和烈性传染病流行的有效手

段，针对传染病的疫苗有灭活疫苗、减毒活疫苗、基因工

程疫苗等不同类型，药物主要有小分子化合物、抗体和抗

血清等。由于新发和烈性传染病在暴发早期具有不可预见

性，大多数新发和烈性传染病并没有有效的疫苗和药物储

备，因此在应对疾病流行时非常被动。开发疫苗和药物不

仅是新发和烈性传染病领域中最迫切需要解决的问题，也

是生物安全领域中应对生物恐怖的重要手段。

5	我国新发和烈性传染病与生物安全方面		

存在的问题

建国以来，我国已经初步建立了生物安全防范体

系，在对鼠疫、炭疽、疟疾等在人类历史上已经存在并

且造成重大危害的传染病防护上取得了显著的成绩。但

是在防范由高致病性病毒如 SARS、高致病性禽流感、

SFTS、MERS 引发的新发和烈性传染病这一领域与发达

国家相比，还比较薄弱。在最近 10 年抗击高致病性病

毒流行的过程中暴露出我国在高致病性病毒资源储备、

检测技术、监测与预警能力建设、疫苗的研发、药物筛

选等方面均存在严重的不足。由于缺乏高等级生物安全

实验室，高致病性病原体菌毒种分离筛选、引进和保藏

无法开展，导致我国新发和烈性传染病研究基础落后，

在生物安全防控、疫苗和药物储备等方面严重不足。因

此，针对未来可能的生物安全威胁，依托高等级生物安

全实验室平台，应根据我国生物安全领域的发展状况和

特点，逐步完善和提升我国的生物安全防范体系，充分

保障我国的国家安全。

5.1	 病毒资源储备和基础研究不足 

病原材料是进行传染病防治、科学研究、疫苗开

发和药物评价等工作的重要基础和支撑条件，是国家重

要的生物资源，也是保障国家安全、经济安全和生物安

全的重要战略资源。国外非常重视对病毒资源的收集和

保存，并把对病毒资源的占有和对其研究的深度看作

一个国家可持续发展能力和综合国力的象征之一。早

在 1946 年，美国就建立了国家植物种质系统。我国病毒
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资源收集保存始于 20 世纪 80 年代，近年来随着对科研投

入的增加，我国对病毒资源的物种收集保存数量虽然在

短期内取得较快的进展，然而，病毒资源的收集保存标

准规范、质量控制、全球视野、区域布局、优先物种以

及技术支撑建设仍有待进一步加强和完善。

新发和烈性传染病病原体变异规律、致病机制、机

体防御机理等多学科的系统研究不仅体现了一个国家传

染病理论研究水平，而且是传染病预防与控制水平的提

升基础。欧美等国家利用高等级生物安全实验室长期对

高致病性病毒如 EBOV 等进行基础研究并取得了良好的

进展，在应对 EBOV 疫情中体现了强大的生物安全防御

能力。我国在 SARS、高致病性禽流感和 SFTS 等新发和

烈性传染病肆虐之后开始了相关病毒的基础研究，但相

对落后，而且对一些潜在引发烈性传染病的病毒缺乏超

前布局。

5.2	 检测技术落后

目前针对新发和烈性传染病普遍缺乏有效的预防和

治疗手段，因此隔离治疗前的及时、准确诊断，是控制

这些传染病最为有效的手段之一。快速、准确、灵敏、

操作简便的现场检测技术的开发和应用，对病原体实行

特异性强、敏感度高、操作简便的实时检测，对于及时

采取措施、防控疫情蔓延至关重要。我国在“十一五”

和“十二五”期间利用重大传染病专项布局传染病防控

的能力建设，在传染病早期快速诊断方面的能力有了显

著提高，但是应对这些高致病性病毒的检测技术和设备

还需要在高等级生物安全实验室中进行检验。

5.3	 疫苗和药物研发滞后

疫苗和药物是控制高致病性病毒性传染病流行的

有效手段。预防接种不但可以保护个体免受传染病病原

体的侵袭，而且也在群体中限制了病原微生物的传播。

目前尚无疫苗或特异药物治疗的高致病性病毒病原包括

EBOV、SARS 冠状病毒、马尔堡病毒、蜱传脑炎病毒、

CCHFV、NiV、高致病性禽流感病毒、基孔肯亚病毒、

MERS和寨卡病毒等。因此急需研制出安全的新型疫苗和

抗病毒药物，并籍此建立和完善一套新型疫苗和药物筛

选的通用研发体系，以便随时应付将来可能出现的生物

安全紧急状况。

5.4	 预警能力不足

应对高致病性病毒导致的新发传染病和突发疫情，

预防的关键是及早侦察病原体、控制传染源，早期预测

其传播风险，切断传播途径。由于生物安全威胁突发事

件的表征可能多种多样，需要多角度、多层面的信息平

台支撑，形成生物威胁突发事件信息综合分析的中心，

整合各方面的信息，并将分析结果、预警和提示信息及

时地通知有关部门，以便能作出有效的应对。因此建立

及早识别生物威胁事件的情报信息预警系统，并作出迅

速有效的响应是国家生物防御能力建设的重要内容。有

效的预警可以及时发现爆发和流行的可能性，以便尽早

采取有效的防控措施，降低发病率和死亡率。

6	建议与举措

针对目前我国在新发和烈性传染病防治方面存在的

各种问题，在总结借鉴其他国家管理体系建设经验的基

础上，提出我国应对新发和烈性传染病的建议与举措。

（1）改革应急管理体制。我国需要建立一个更具权

威的组织机构将新发和烈性传染病防控宏观决策方面的

工作统筹起来，实现一体化的防疫体系，实现应急管理

从事后被动性到事前主动性的积极转变。

（2）健全应急管理体制机制。加快有关突发公共事

件应急处置的单项法律规范的立法，将重大疫情融入自

然灾害、生物恐怖袭击等紧急事件的管理规范中。建立

政府部门、行业组织和社会公众三方监督机制，以此推

动立法、执法和守法三个目标的高度统一。

（3）创新应急管理运行机制，实现网络治理，启动

社会联动机制。健全信息收集和报告体系，进一步完善

国家动物疫病测报网络，搭建全国统一的监测与疫情信

息平台。

（4）加强财政保障，完善预案编制与管理。做好各
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病种应急预案的制定和完善工作，加大对应急演练工作

的支持力度。

（5）推进应急资源储备系统建设。加强病毒资源储

备，提前布局检测技术研发与改进、疫苗和药物研发等

工作。建立应急预算制度和基金，保证科学配比资金投

入，加大预防性投入。

（6）加强病毒学基础研究。增加国家基础研究经费

投入比例以及对基础研究的扶持。争取在疾病流行早期

做到早发现、早诊断、早治疗，提高我国应对新发和烈

性传染病的能力。

7 	展望

2015 年，WHO 在“预防传染病研发行动蓝图”计

划中公布了 8 种最致命的几种病毒，包括 EBOV、马尔

堡病毒、SARS 病毒、MERS 病毒、拉沙热病毒、尼帕

病毒、裂谷热和克里米亚刚果出血热病毒。比较重要的

第二类病毒包括基孔肯亚病毒、SFTS 病毒和寨卡病毒。

在我国这些病毒很多都未受到相关研究资助或得到应有

的重视。在中科院的支持下，武汉病毒所依托国家高等

级生物安全实验室，组织科学家提前布局了这 11 种病

毒的基础和应用研究，主要包括这些烈性病毒的资源储

备、病原学研究、检测技术和设备的研发等工作；同时

也布局了针对自然界中不同动物中流行病毒本底水平的

长期监测；研究高等级生物安全相关的法律法规，这些

工作为我国生物安全奠定了一定的基础。武汉病毒所研

究人员力争通过 5—10 年的努力在新发和烈性病毒的资

源储备、基础研究、检测技术和设备研发、预警能力、

疫苗评价和开发等方面形成突破；加入WHO 的网络参

考实验室；促进人才培养和储备，提升我国应对新发和

烈性传染病及生物安全防御能力，为我国的生物安全构

筑坚实的防线。
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Abstract    In the past decades, the emerging and reemerging viral infectious pathogens such as SARS-CoV, Ebola virus, and influenza virus 

H7N9 that cause serious diseases have been a great threat to human health. No vaccines and drugs are available for those deadly viruses that are 

highly contagious and fast spreading among different species. With technology of reverse genetics, these viruses could be modified to be fatal 

biological weapons since most animals and human are susceptible to those viruses, which could be a potential threat to our biological security. 

With an introduction of the epidemiology of emerging and reemerging viral infectious pathogens in our country as well as all over the world, 

this study focused on the following aspects:（1）the relationship between emerging infectious pathogens and biological security;（2）the 

cutting-edge technology for the prevention and control of emerging infectious pathogens;（3）the problems to be solved in the prevention and 

control of emerging infectious pathogens in our country though numerous advances have been made in recent years; and（4）the perspective 

of biodefense in our country after the highest level of national biosafety lab was established in Wuhan.
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